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L ’IICA/PROMECAFE 
1, le CATIE 2 et la
coopération française développent
actuellement un programme régional
d’amélioration génétique du caféier Arabi-
ca pour enrichir la base génétique des
variétés cultivées en Amérique centrale.
L’historique de l’introduction du caféier sur
le continent américain (Chevalier et Dra-
gon, 1928 ; Carvalho, 1946) montre que le
matériel diffusé, ou en cours de diffusion,
contient seulement les gènes d’une dizaine
de caféiers sauvages. A cause de cette base
génétique très étroite, les cultivars présen-
tent un comportement homogène et des
problèmes encore plus sérieux, comme la
sensibilité presque généralisée aux para-
sites et maladies (nématodes, scolyte du
fruit, anthracnose du fruit,...) (Anthony et
al., 1995).
D’après leur définition la plus courante,
les ressources génétiques du caféier Arabi-
ca sont composées de toutes les plantes
avec lesquelles il peut échanger des gènes,
c’est-à-dire les individus sauvages collectés
dans le centre d’origine (Ethiopie, Kenya),
les variétés et mutants sélectionnés dans
divers centres de recherche, et les autres
espèces de caféiers (genres Coffea et Psi-
lanthus). L’espèce la plus connue pour
l’amélioration de C. arabica est C. cane-
phora. Elle a déjà fourni les gènes de résis-
tance à la rouille aux Catimor et Sarchimor,
via l’Hybride de Timor (Osorio Garcia, 1990
; Aguilar, 1995), et possède des gènes de
résistance à diverses espèces de nématodes
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du genre Meloidogyne (Anzueto et al.,
1996).
La biologie moléculaire offre un
ensemble d’outils qui permettent d’analyser
l’organisation de l’information génétique au
niveau de l’ADN et sa traduction en pro-
téines. Les marqueurs moléculaires sont
nombreux, presque illimités, phénotypique-
ment neutres et peuvent révéler plus de
polymorphismes que les marqueurs mor-
phologiques. Ils ont permis d’obtenir des
résultats spectaculaires sur l’organisation
du génome de plusieurs plantes alimen-
taires, comme le blé, le maïs, la tomate,...
(Weining et Langridge, 1991 ; Edwards,
1992 ; Michelmore, 1995).
Sur le caféier, les études moléculaires
commencèrent à la fin des années 70 avec
la révélation des isozymes (Berthou et
Trouslot, 1978). De 1991 à 1994, un projet
de la Communauté européenne (contrat
CI1*CT91-0899) qui associa le CATIE,
l’ORSTOM3 et le SCRI4 permit le développe-
ment de nouvelles techniques pour étudier
les ressources génétiques en Amérique cen-
trale. La plupart des résultats présentés
dans cet article furent obtenus dans le
cadre de ce projet.
Evaluation de la diversité
génétique
Deux types de marqueurs moléculaires ont
été utilisés pour étudier la diversité géné-
tique des espèces de caféier : les isozymes
révélées par électrophorèse et les RAPDs
(ADN polymorphe amplifié au hasard).
Les isozymes
Les enzymes sont des protéines qui cataly-
sent les réactions chimiques des cellules.
Elles proviennent de la traduction de
l’information génétique portée par l’ADN,
au cours de la synthèse des protéines. Les
enzymes peuvent présenter diverses formes
appelées isozymes qui ont la possibilité de
se séparer, d’après leur poids et leur charge
électrique, dans un gel placé dans un
champ électrique (technique d’électropho-
rèse). La limitation dans l’utilisation des
isozymes provient du fait qu’elles représen-
tent une partie très réduite du génome et
que leur nombre est limité par la disponibi-
lité des colorants enzymatiques.
La structure de la diversité génétique de
l’espèce C. canephora fut étudiée en utili-
sant sept systèmes enzymatiques (Ber-
thaud, 1986). Les 471 individus analysés
provenaient de populations naturelles et
d’une collection gérée par l’Idefor DCC 5 en
Côte d’Ivoire. Les données obtenues permi-
rent de classer les individus en deux
groupes géographiques (figure 1) : l’un avec
toutes les populations d’Afrique de l’Ouest
(« les Guinéens ») et l’autre avec les popu-
lations d’Afrique centrale (« les Congolais
»). La collection Idefor-DCC se classa avec
le groupe d’Afrique centrale car la plupart
des génotypes avaient cette origine. Une
étude complémentaire révéla la présence
de deux sous-groupes chez « les Congolais »
(Montagnon et al., 1992). Ces résultats ont
été utilisés en Côte d’Ivoire pour mettre en
place un nouveau programme d’améliora-
tion du caféier Canephora, basé sur la créa-
tion d’hybrides entre groupes (Leroy et al.,
1993).
Cette étude montre le potentiel de l’élec-
trophorèse de protéines pour détecter le
polymorphisme des espèces diploïdes de
caféier. Cependant, cette technique n’a pas
permis d’étudier la diversité de l’espèce
tétraploïde C. arabica (2n = 4x = 44) : les
zymogrammes contiennent de nombreuses
isozymes mais présentent peu de variations
entre individus (Berthou et Trouslot, 1978).
Les RAPDs
Les RAPDs sont des copies de fragments
d’ADN produits au hasard (Welsh et
McClelland, 1990 ; Williams et al., 1990). La
production de RAPDs se réalise en trois
étapes :
• la dénaturation de l’ADN, c’est-à-dire la
séparation des deux brins des molécules
d’ADN ;
• l’union d’une amorce, constituée généra-
lement par un segment de dix bases, à
une séquence complémentaire d’un brin
d’ADN (Adénine à Thymine et Cytosine à
Guanine) ;
• et la synthèse d’un fragment complémen-
taire d’ADN à partir de l’une des extrémi-
tés de l’amorce, grâce à l’action d’une
enzyme, la Taq polymérase. 
Ces trois étapes sont répétées une qua-
rantaine de fois, ce qui permet une amplifi-
cation exponentielle des fragments synthé-
tisés. Les RAPDs générés sont séparés par
électrophorèse, colorés dans une solution
de bromure d’éthidium et observés sous une
lampe ultraviolette.
L’analyse de 20 individus de l’espèce 
C. arabica aboutit à la définition de trois
groupes, formés par les individus sauvages
d’Ethiopie et les variétés des deux groupes
botaniques Bourbon et Typica (figure 2).
D’après Lashermes et al. (1996c), les indivi-
dus sauvages d’Ethiopie se séparèrent net-
tement des variétés cultivés et générèrent
la majeure partie du polymorphisme détec-
té. Cependant, le nombre réduit de mar-
queurs utilisés n’a pas permis la caractéri-
sation des variétés au sein de chacun des
deux groupes botaniques. Le classement
des deux individus sauvages du Kenya (Mar-
sabit 3058 et 3099) (Anthony et al., 1987)
dans le groupe Bourbon devra être confirmé
en augmentant le nombre de marqueurs.
Cette structuration de la diversité en
trois groupes génétiques avait été observée
dans une étude moléculaire préliminaire,
avec d’autres origines de C. arabica (Oroz-
co-Castillo et al., 1994). Elle est confirmée
par la vigueur des hybrides entre groupes,
que ce soit chez les lignées Mundo Novo qui
proviennent de croisements entre Typica et
Bourbon ou chez les hybrides F1 entre indi-
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Figure 1. Structure de la diversité de l’espèce C. canephora, révélée par sept systèmes enzymatiques
(Berthaud, 1986).
Estructura de la diversidad genética dentro de la especie C. canephora revelada por siete sistemas
enzimáticos (Berthaud, 1986).
(3) Institut français de recherche scientifique pour le
développement en coopération, Paris, France.
(4) Scottish Crop Research Institute, Dundee, Ecosse.
(5) Institut des Forêts - Département du café et du cacao,
Abidjan, Côte-d’Ivoire.
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vidus sauvages d’Ethiopie et variétés culti-




Les relations phylogénétiques s’étudient au
niveau moléculaire en utilisant principale-
ment les analyses de l’ADN chloroplastique
(ADNcp) et de l’ADN ribosomique (ADNr)
en raison du niveau d’informations que pos-
sèdent ces molécules. L’ADNcp constitue
un matériel privilégié car il est abondant
dans les chloroplastes, possède une très
faible fréquence de changements structu-
raux et présente des séquences conservées,
c’est-à-dire qui ont eu une évolution lente.
Chez le caféier, l’ADNcp a une héritabilité
strictement maternelle (Lashermes et al.,
1996b). C’est pourquoi il peut être utilisé
pour révéler la filiation maternelle de poly-
ploïdes ou d’hybrides. L’ADNr est égale-
ment intéressant parce qu’il permet
d’étendre les résultats de l’ADNcp à
d’autres génomes et parce qu’il produit des
informations supplémentaires. Il se ren-
contre dans les génomes nucléaires, mito-
chondriaux et chloroplastiques de tous les
organismes. En général, les séquences des
régions non codantes sont variables alors
que les séquences des régions codantes
apparaissent plus conservées.
Les relations phylogénétiques entre
espèces de caféiers ont été étudiées au
moyen de l’analyse des sites de restriction,
par les marqueurs RFLP (polymorphismes
de longueur des fragments de restriction),
et au moyen du séquençage de région
d’ADN. La révélation des RFLPs (Botstein
et al., 1980) peut être décomposée en cinq
étapes : 
• la digestion de l’ADN par une enzyme de
restriction ;
• la séparation des fragments d’ADN par
électrophorèse ;
• le transfert des fragments séparés à une
membrane de nitrocellulose ou de nylon
(technique « Southern ») ;
• l’hybridation des fragments avec une
sonde marquée qui contient une séquen-
ce spécifique de bases ;
• la visualisation des hybrides sonde / frag-
ments d’ADN. 
Le séquençage s’effectue au moyen des
opérations suivantes (technique de Maxam-
Gilbert) : isolement des deux brins d’un
fragment déterminé d’ADN ; marquage
d’une extrémité ; séparation de chaque
échantillon en quatre lots et élimination
d’une base (Adénine, Thymine, Cytosine ou
Guanine) dans chacun des lots, ce qui pro-
voque la cassure de la chaîne à l’endroit où
la base a été éliminée ; comparaison du
résultat du traitement de chaque brin et
détermination de la séquence. Comme les
séquences des bases sont complémentaires
entre les deux brins, il est possible de véri-
fier la séquence de l’un avec celle de
l’autre.
Le polymorphisme de l’ADNcp
La région entre les gènes trnL - trnF de
l’ADNcp fut séquencée chez 38 individus
qui représentaient 25 taxa de caféier
(Cros et al., 1997). Ces gènes codent les
ARN de transfert de deux acides aminés
(la leucine et la phénylalanine). Seule-
ment 20 séquences distinctes furent
observées. Pour obtenir une classification
relativement fiable, les données du séquen-
çage furent complétées par celles du poly-
morphisme de l’ADNcp, détecté par les
marqueurs RFLP (Lashermes et al., 1996b).
Les principales branches de la classifica-
tion apparurent étroitement liées à l’origine
des espèces (figure 3). Les deux individus
de l’espèce tétraploïde C. arabica (sauvage
ET-12 et Caturra) se classèrent avec C.
eugenioides d’Afrique orientale et avec une
nouvelle espèce d’Afrique centrale, C. sp. «
Moloundou » (Anthony, 1992). C. arabica
pourrait donc avoir le même ascendant
maternel que ces deux espèces.
Le polymorphisme de l’ADNr
La région ITS 2 (espaceur transcrit inter-
ne) de l’ADNr nucléaire qui code les sous-
unités 18S et 26S de l’ARNr fut séquencée
chez 37 individus qui représentaient 
32 taxa de caféier (Lashermes et al., 1997).
Comme pour la classification basée sur le
polymorphisme de l’ADNcp, les principales
branches furent étroitement liées à l’origi-
ne des espèces (figure 4). Cependant, les
deux individus C. arabica se classèrent
avec des espèces d’Afrique centrale et occi-
dentale : C. brevipes, C. canephora et 
C. congensis. Par ailleurs, les deux espèces
repérées par l’étude de la filiation maternel-
le, C. eugenioides et C. sp. « Moloundou »,
se classèrent ensemble mais séparées de 
C. arabica.
En conclusion, l’étude phylogénétique a
permis de préciser les espèces génétique-
ment les plus proches de C. arabica et de
confirmer son origine allotétraploïde. Elle
conforte l’hypothèse émise par Lashermes
et al. (1996c) que C. arabica pourrait pro-
venir d’une hybridation entre deux espèces
de Coffea, proches de C. eugenioides et de
C. canephora. Les affinités entre C. arabi-
ca, C. congensis et C. eugenioides avaient
déjà été observées par l’analyse de l’ADN
mitochondrial (Berthou et al., 1983).
Le marquage de
caractères
Les résultats se rapportent à la détection
d’introgressions naturelles et à la construc-
tion d’une carte génétique.
La détection d’introgressions
naturelles
Deux fragments d’ADN résultant d’intro-
gressions naturelles furent détectés par les
RAPDs et vérifiés par hybridation molécu-
laire en les utilisant comme sonde :
• un fragment de 1 500 paires de bases,
présent chez C. canephora et l’Hybride
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Figure 2. Classification de 20 individus de C. arabica, obtenue avec les données des marqueurs
moléculaires RAPD (Lashermes et al., 1996c).
Clasificación de 20 individuos de C. arabica, utilizando datos de marcadores moleculares RAPD
(Lashermes et al., 1996c).
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de Timor (832/1) mais absent chez C. ara-
bica (Lashermes et al., 1993) ;
• un fragment de 200 paires de bases, pré-
sent chez C. canephora, Rume Sudan
(RS-510) et un Catimor (T.5175), mais
absent chez C. arabica (Orozco-Castillo
et al., 1994).
La construction d’une carte
génétique
Une carte génétique se présente comme
une carte routière d’un pays, où les chromo-
somes sont les routes et les loci qu’ils por-
tent sont les villes et villages (Phillips-Mora
et al., 1993). Les marqueurs moléculaires
permettent de localiser les gènes qui
codent les caractères, le long des chromo-
somes.
La construction d’une carte génétique a
commencé chez l’espèce C. canephora,
avec une population en ségrégation
d’haploïdes doublés (Paillard et al., 1996).
Les avantages de ce matériel sont sa struc-
ture diploïde (2n = 2x = 22) et le niveau de
polymorphisme élevé des individus qui per-
met d’obtenir la ségrégation de nombreux
caractères. La carte génétique contient
actuellement 47 loci RFLP et 100 loci
RAPD, situés sur 15 groupes de liaison.
C’est une carte de densité moyenne (10 cM
en moyenne entre marqueurs) qui peut déjà
être utilisée pour localiser des gènes,
comme celui de l’auto-incompatibilité sur le




En raison du nombre réduit de marqueurs
étudiés, les résultats qui ont été présentés
doivent être interprétés comme des résul-
tats préliminaires. Malgré cela, il est pos-
sible de dégager quelques conclusions
importantes pour l’amélioration génétique
du caféier Arabica :
• le classement du matériel sauvage, sépa-
ré des variétés qui proviennent du Typica
et du Bourbon, confirme son intérêt pour
élargir la base génétique du matériel cul-
tivé. Cependant, le nombre réduit de
marqueurs n’a pas encore permis d’esti-
mer la distance génétique entre le maté-
riel sauvage et les variétés cultivées ;
• l’analyse de la diversité génétique chez
le matériel sauvage permettra de définir
des groupes génétiques. La réalisation de
croisements entre ces groupes fournira
de nouveaux géniteurs pour la création
variétale, qui pourront présenter une
recombinaison de caractères intéres-
sants ;
• l’introgression de gènes dans les variétés
cultivées peut être tentée à partir de
toutes les espèces phylogénétiquement
proches de C. arabica, c’est-à-dire C. bre-
vipes, C. canephora, C. congensis, C. euge-
nioides et C. sp. « Moloundou » ;
• la création de variétés porte-greffes de 
C. canephora, résistantes aux principaux
nématodes, doit être basée sur la réalisa-
tion de croisements entre individus
d’Afrique centrale et d’Afrique occidenta-
le. Les nouvelles variétés présenteront une
vigueur hybride (hétérosis) qui pourra
aider la croissance des caféiers Arabica
greffés ;
• l’adaptation de la carte génétique à C. ara-
bica permettra l’analyse génétique des
caractères d’intérêt agronomique et la
localisation de loci de caractères quantita-
tifs (Quantitative Trait Loci). L’identifi-
cation de marqueurs moléculaires liés aux
caractères intéressants constituera un
outil très puissant pour le programme
d’amélioration génétique parce qu’il sera
possible d’effectuer une sélection préco-
ce (en pépinière) des individus qui pos-
séderont ces caractères et de ne planter
en essai que les plantes ainsi présélec-
tionnées. En développant une telle
méthodologie, on peut espérer diminuer
le coût du programme de sélection et
accroître son efficacité. 
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C. liberica var. liberica
C. liberica var. liberica
C. sp. "Nkoumbala"
C. sp. "Moloundou"
C. canephora (3 ind.)
C. cogensis (3 ind.)
C. brevipes (2 ind.)
C. arabica (2 ind.)
C. stenophylla (2 ind.)






























Figure 3. Classification phylogénétique de 25 taxa de caféier, sur la base du polymorphisme de
l’ADNcp, et distribution géographique des principales branches de la classification (Cros et al., 1997).
Clasificación filogenética de 25 taxa de cafeto, a través del polimorfismo del ADNcp, y distribución
geográfica de los ramos principales de la clasificación (Cros et al., 1997).
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Figure 4. Classification phylogénétique de 32
taxa de caféier, sur la base du polymorphisme
de l’ADNr, et distribution géographique des
principales branches de la classification
(Lashermes et al., 1997).
Clasificación filogenética de 32 taxa de cafeto, a
través del polimorfismo del ADNr, y distribución
geográfica de los ramos principales de la
clasificación (Lashermes et al., 1997).
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